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一种新的蛋白质序列模式挖掘算法 
郭  顺，姜青山，王备战，史  亮 
(厦门大学软件学院，厦门 361005)  
摘  要：针对传统模式挖掘方法挖掘蛋白质序列会生成大量候选模式或多次构造投影数据库，导致效率降低，挖掘过程中会产生不必要的
短模式或错误模式等问题，提出基于模式划分的 MBioPM 算法。理论分析和实验表明，MBioPM 算法的性能高于其他相关算法。 
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Mining Algorithm for Protein Sequence Pattern  
GUO Shun, JIANG Qing-shan, WANG Bei-zhan, SHI Liang 
(Software School, Xiamen University, Xiamen 361005) 
【Abstract】Traditional algorithms face efficiency problem because of generating a huge number of candidates or constructing projected database
many times. These algorithms will generate unnecessary short patterns or even wrong patterns in the process of mining. To attack these problems, a
novel mining algorithm called Motif-divide based Biology sequence Pattern Mining(MBioPM) is presented based on “motif-divide” method. The
MBioPM algorithm improves the efficience and avoids the problems mentioned above. Theoretical analysis and experimental results show that
MBioPM algorithm improves performance as compared with other algorithm. 
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本 文 提 出 一 种 新 算 法 MBioPM(Motif-divide based 
Biology sequence Pattern Mining)，引入模式划分的方法，从
指定较长的模式长度开始挖掘，避免产生不必要的短模式，
分析和实验表明，MBioPM 算法的性能高于其他相关算法。 
2  相关工作 












图 1  生物序列模式挖掘过程 
模式挖掘的具体步骤如下： 
(1)扫描序列数据库，找到所有序列的频繁 1 项集。 
(2)根据生成的频繁项集，产生候选频繁集或建立投影数










数据库的 BioPM 算法。其多支持度概念的相关定义如下： 
定义 1 蛋白质序列[4] 蛋白质序列可看作数量为 r 的有
限字符集Σ上的字符串。 
Σ { , , , , , , , , , , , , , , , , , , }A C D E F G H I K L M N P Q S T V W Y=  
一条蛋白质序列记作 S，由 M 条蛋白质序列构成的序列
集记为 D，D = {S1, S2,… , SM}。 
定义 2 局部支持度[4] 给定序列集 D，在 D 的某一序列 S
中子序列 T 出现的次数称为局部支持度。子序列 T 的局部支
持度是 S 中包含子序列 T 的数目，记为 loc_supD(T)。 
定义 3 分布支持度[4] 给定序列集 D，在 D 中包含子序
列的序列数称为分布支持度。子序列 T 的分布支持度是 D 中
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(1)扫描序列数据库 D，找到 D 中的频繁 1 项集合 fre1。 
(2)对于 fre1 中的每个频繁 1 项集 α，做如下操作： 




(1)扫描 D|α，调用 insertBioPTree 找到跨度为 w 的频繁
片段 b。 
(2)对于每个频繁模式 b，加上前缀 α，形成序列模式 α’，
输出。 
(3)对于每个 α’，构建其投影数据库，调用 subBioPM(α’, 
l+w,D|α’)。 
insertBioPTree(α, l, D|α)的步骤如下： 
(1)对每个 D|α 中的序列的前缀长为 w 的子序列 tempb 做
如下操作： 
1)比较 BioP-Tree 路径为 α 的所有叶子节点； 
2)找到匹配的节点，如果是同一序列就将局部支持度  
加 1，否则将分布支持度加 1； 
3)没找到匹配节点，将 tempb 作为新的叶子节点。 
(2)扫描所有叶子节点 v，如果其支持度大于阈值，则将
其加入频繁模式。 









3  MBioPM 算法 
MBioPM 算法采用上述 BioPM 算法的多支持度概念定
义，使 MBioPM 算法同样能进行多支持度挖掘。 





划分的过程如下：对每一条长度为 n 的生物序列 seq，
根据模式长度 k 进行 k 次划分，每次划分从 seq 的第




3.2  MBioPM 算法过程 
 MBioPM 算法主要是在 3.1 节所描述的划分过程中挖掘
频繁模式，具体过程如下： 
例如，生物序列片段 seq 为 
<AGTTCTAACAGGAAGACGT> 
按照模式长度 4 进行分段，共进行 4 次划分。第 i 次划
分从 seq 的第 i 个位置开始，每 4 个字符作为一个长度为 4
的模式。对于划分到 seq 末尾长度不到 4 的片段，舍去。划
分完后得到如图 2 所示的模式。 
Motif 
AGTT CTAA CAGG AAGA 
GTTC TAAC AGGA AGAC 
TTCT AACA GGAA GACG 
TCTA ACAG GAAG ACGT 














对序列集合 D 中的每条序列进行以上操作后，第 1 次挖











3.3  MBioPM 算法的主要参数 
模式挖掘起始长度 a：从模式长度 a 开始挖掘，然后进
行模式增长。为进一步提高算法的效率，也可以设置一个窗




输入 生物序列集合 D，模式挖掘起始长度 a，最小支持度阈值
r，窗口值 w 
输出 频繁模式集合 
for i := a;; i+ = w; do //模式增长 
扫描数据库 D，对 D 中每条序列 S do Divide(S, i)     
//将 S 按模式长度 i 进行划分 
每划分得到一个模式 motif 
Compare (prefixmotif, fre(i-1))  
//和频繁集比较，若是第一次就直接跳到查找缓存区 Buffer 
if 找不到匹配  
跳到 S 划分的下一个模式 
else { 
查找缓存区 Buffer 
if motif Match Buffer.bmotif 
 —210—
 //找到匹配的模式 
 if motif.id == Buffer.bmotif.id 
 //属于同一序列 
       Buffer.bmotif.loc_sup ++; 
       if Buffer.bmotif.loc_sup>=r  
         fre_loc.add(Buffer.bmotif); 
//加入频繁集 
else Buffer.bmotif.dis_sup ++; 
 //不属同一序列 
       if Buffer.bmotif.dis_sup>=r  
         fre_dis.add(Buffer.bmotif); 
//加入频繁集 
   Buffer.bmotif.id = motif.id; 
跳到 S 划分的下一个模式； 
   else 找不到 Buffer 中模式与 motif Match， 
      Buffer.add (motif);  
//Buffer 加入新的模式 
跳到 S 划分的下一个模式；} 
扫描 D 完毕，清空缓存区 Buffer 
如果没有生成新的频繁模式，return 
end for 
4  实验与结果分析 
为了测试 MBioPM 算法的性能和效率，选取了 Apriori
算法和 BioPM[4]算法在 Pfam[5]数据集上进行比较。 




4.2  实验环境 
本实验环境为 3.00 GHz Pentium 4 CPU，1.00 GB 内存，
WinXP 系统，JCreator Pro3.50。算法用 Java 语言实现。实验
参数设置：起始挖掘长度 a 为 6，窗口值 w 为 2。 
4.3  运行性能 
 实验的目的是对比 3 种算法在不同阈值支持度下的运
行 时 间 。 实 验 样 本 取 自 Pfam 中 3 个 家 族 (Globin, 
Glyco_hydro_19, 7kD_viral coat)，从各家族序列中取一部分




























4.4  时间效率比较 
本实验的目的是检查在固定的支持度阈值下，随着序列
数的增长，MBioPM 算法和 BioPM 算法运行时间比较。实验
序列样本来自 Pfam 数据库中 10 个家族(Globin, short chain 
dehydrogenase, SBP_bac_9, Acety- -ltransferase, GNAT family, 
ATPase family, 2OG-Fe(II) oxygenase, 2’5’RNA ligase family, 
Glyco_hydro_19, Mycop- -lasma haemagglutinin, 7kD_viral 
coat 等)，从各个家族序列中分别抽取其中一部分，支持度阈
值取 15%。实验从 100 条序列开始逐渐增加，2 种算法的运
行时间比较见图 4。 















图 4  MBioPM 与 BioPM 算法运行时间对比 
实验结果表明，在固定支持度阈值的情况下，2 种算法
的运行时间随着序列数目的增加而增加，但是，MBioPM 算
法的运行时间比 BioPM 算法少，因为 MBioPM 算法节省了
生成短模式的时间开销。 
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